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ABSTRACT 
It is assumed that Mongoloid’s migration came from western and northern part of 
Indonesia in various waves of migration. The migrant population then mixed with initial 
inhabitants, which are Australomelanesoid. The wave of migration moved further to the 
eastern Indonesia and mixed with migrant that entered from east (Papua). Some 
researches show that the concentration of mixture (hybridization) of migration was around 
Wallace’s line. Gilimanuk is one of prehistoric site that yields Neolithic human remains. It 
is assumed that Gilimanuk can give worthy information about human variation at that 
time. The aim of the research is to describe the human genetic variation at site of 
Gilimanuk. The material is DNA (deoxyribonucleic acid) has been extracted from many 
piece of bone of Gilimanuk’s human remains. We used STR (short tandem repeat) two 
loci (THO1 and TPOX) to gain human genetic variation. The result show all of sample 
yields band with different allele.  This evidence confirms that they have a genetic affinity is 
not the same, or their genes from several population.  
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ABSTRAK  
Migrasi Mongoloid diduga berasal dari wilayah barat dan utara Indonesia yang 
datang dalam berbagai gelombang. Kelompok migran ini bercampur dengan penduduk 
setempat yang berafiliasi Australomelanesoid. Migrasi ini bergerak ke arah timur 
Indonesia dan bercampur dengan migran yang masuk dari wilayah timur (Papua). 
Beberapa penelitian menunjukkan bahwa konsentrasi percampuran (hibridisasi) ada di 
sekitar wilayah Garis Wallace sampai ke timur. Gilimanuk adalah salah satu situs 
prasejarah yang kaya akan temuan sisa-sisa manusia Neolitik. Diasumsikan bahwa 
Gilimanuk ini dapat memberi petunjuk variasi manusia di wilayah ini. Tujuan dari 
penelitian ini adalah untuk mendeskripsikan variasi genetik populasi Gilimanuk. Bahan 
penelitian adalah DNA (deoxyribonucleic acid) yang diambil dari sisa-sisa rangka individu-
individu Gilimanuk.  Metode yang digunakan adalah STR (short tandem repeat) dengan 
menggunakan dua loci (THO1 dan TPOX). Sampel menunjukkan band/pita dengan allele 
yang berbeda-beda. Bukti ini menegaskan bahwa mereka mempunyai afinitas atau 
kekerabatan genetik yang tidak sama, atau gen mereka berasal dari beberapa populasi. 
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PENDAHULUAN 
 
Rekonstruksi tentang penghunian 
wilayah-wilayah dunia adalah topik yang 
menarik dalam penelitian-penelitian 
bioantropologis dan bioarkeologis. 
Pengetahuan tentang pola-pola 
penghunian (migrasi dan kolonisasi) 
dapat diaplikasikan pada persoalan-
persoalan masa kini,  misalnya 
penelusuran evolusi, persebaran dan 
pola penyakit pada suatu populasi. 
Secara logis, migrasi manusia tidak 
hanya melibatkan biologi manusianya 
saja, melainkan juga kebudayaan, 
penyakit, domestifikasinya dan lain 
sebagainya yang terkait dengan 
kehidupannya (Cavalli-Sforza et al. 1988; 
Pusch et al. 2003; Donoghue et al. 2004; 
Mulligan 2006; Rollo et al. 2006; Baca & 
Molak 2008; Rizzi et al. 2012). Oleh 
karena itu, aspek-aspek tersebut dapat 
digunakan untuk merekonstruksi 
kolonisasi dan penghunian populasi 
suatu wilayah, termasuk kawasan 
Indonesia di masa lampau sampai kini 
(Jacob 1967a, 1967b, 1974, 2006a, 
2006b; Sukadana 1970, 1975, 1979, 
1981, 1983, 1984; Glinka 1978, 1981, 
1993; Suriyanto & Koesbardiati 2006, 
2010, 2012; Suriyanto et al. 2006, 2008; 
Glinka & Koesbardiati 2007; Suriyanto 
2007; Suriyanto et al. 2011; Koesbardiati 
et al. 2012; Koesbardiati et al. 2012; 
Suriyanto et al.  2012).  
Koesbardiati & Suriyanto (2007c) 
merekonstruksi pola migrasi Mongoloid 
dan Austromelanesoid di Indonesia 
berdasarkan antikuitas temuan 
arkeologisnya. Hasil penelitian ini 
menyimpulkan bahwa pola migrasi ini di 
Indonesia seperti sebuah pendulum yang 
bergerak dari barat ke timur wilayah 
negeri ini. Gerakan ayunannya dapat 
dianalogikan sebagai pola gerakan 
populasi pendatang (migrant population). 
Gerakan pendulum pertama mengayun 
ke arah timur, mendesak populasi 
sebelumnya (Australomelanesoid). 
Populasi asal semakin terdesak ke 
bagian timur Indonesia. Gerakan 
berikutnya adalah ayunan ke arah 
sebaliknya (barat) di mana ada migrasi 
balik dari populasi Australomelanesoid 
yang bergerak ke barat. Pola migrasi 
yang seperti pendulum ini diperkuat 
dengan penelitian tentang pola-pola 
modifikasi gigi-geliginya yang 
mengindikasikan adanya akulturasi atau 
percampuran dari pendatang 
(Koesbardiati & Suriyanto 2007a, 2007b; 
Suriyanto & Koesbardiati 2010; Suriyanto 
et al. 2011, Suriyanto et al. 2012). 
Beberapa pola modifikasi gigi adalah 
pencabutan, peruncingan, dan perataan. 
Pencabutan diduga adalah tradisi yang 
tertua karena pola ini tidak lagi banyak 
ditemukan sebagai suatu tradisi di 
Indonesia; sedangkan pola peruncingan 
adalah praktik modifikasi berikutnya. 
Praktik peruncingan gigi banyak 
ditemukan di Kepulauan Mentawai. 
Tradisi ini tetap dilakukan hingga 
sekarang. Pola modifikasi gigi yang 
terakhir adalah perataan. Perataan gigi, 
terutama perataan oklusalnya, 
tampaknya adalah pengaruh dari 
kelompok migran terakhir yang masuk. 
Hal ini dibuktikan dari masih banyaknya 
masyarakat yang masih mempraktikkan 
kebiasaan ini hingga sekarang. 
Kenyataan ini membawa petunjuk lain 
bahwa diduga ada akulturasi dan 
admixture yang memberikan kontribusi 
terhadap variasi genetik populasi 
Indonesia (Cox et al. 2010; Lansing et al. 
2011).  
Gilimanuk adalah salah satu situs 
arkeologis penting di Bali. Gilimanuk 
adalah situs kubur prasejarah pada 
masa Paleometalik yang mempunyai 
antikuitas sekitar 2000 tahun (Jacob 
1967a, 1967b, 1974; Soejono 1977a, 
1977b, 1979, 1995; Suprijo 1982, 1985; 
Supriyo 1991; Suriyanto 2012). Situs ini 
terletak di tepi pantai Gilimanuk dan 
sangat kaya dengan temuan sisa-sisa 
manusia, baik yang dikubur secara 
langsung maupun sekunder dalam 
tempayan. Terkait dengan pola migrasi 
dan kolonisasi pada masa prasejarah, 
sekitar Gilimanuk dapat merupakan 
persimpangan jalur migrasi populasi 
manusia kuno di antara Asia Tenggara 
Daratan dan pulau-pulau Pasifik (Melton 
et al. 1995; Kayser et al. 2001; Karafet et 
al. 2005; Jacob 2006a; Kayser et al. 
2006; Suriyanto & Koesbardiati 2006; 
Suriyanto et al. 2006; Suriyanto 2007; 
Kayser et al. 2008; Suriyanto et al. 2008; 
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Mona et al. 2009; Karafet et al. 2010; 
Koesbardiati et al. 2012; Xu et al. 2012). 
Dalam pola ayunan pendulum seperti 
tersebut di atas, maka Gilimanuk terletak 
pada persimpangan wilayah ayunan ke 
timur dan ayunan kembali ke barat 
(Koesbardiati & Suriyanto 2007; 
Suriyanto & Koesbardiati 2012). Hal ini 
juga telah dibuktikan dari pola modifikasi 
giginya (Koesbardiati & Suriyanto 2007a, 
2007b; Suriyanto & Koesbardiati 2010; 
Suriyanto et al. 2011, Suriyanto et al. 
2012). Selain itu, diduga bahwa migrasi 
yang datang dari utara juga melalui 
wilayah sekitar Bali (Karafet et al. 2005; 
Karafet et al. 2010; Xu et al. 2012). 
Berdasarkan hal ini, diasumsikan bahwa 
variasi genetik di Gilimanuk akan tinggi. 
Variasi genetik manusia ditentukan 
oleh variasi DNA (deoxyribonucleic acid)-
nya sebagai cetak biru yang memastikan 
karakteristik biologis seorang individu, di 
mana sangat dipengaruhi oleh urutan 
nukleotida yang disandi dalam struktur 
DNA-nya. Bila seorang individu 
mempunyai kekerabatan dekat dengan 
seorang individu lain atau kelompok 
individu di suatu wilayah dengan wilayah 
lain, bisa berupa suatu politipisme dan 
polimorfisme,  maka tingkat persamaan 
informasi genetiknya akan tinggi pula. 
Variasi ini tentu saja sangat ditentukan 
oleh mutasi, rekombinasi dan migrasi 
gen dari satu lokasi ke lokasi lainnya. 
Penanda molekuler mengandalkan 
karakteristik DNA yang dapat diterapkan 
untuk mengidentifikasi variasi genom 
pada berbagai tingkat organisme. 
Pengembangan dan penerapannya 
untuk mendeteksi dan mengidentifikasi 
DNA polimorfisme merupakan bagian 
perkembangan paling signifikan dalam 
bidang genetika molekuler.  
Kemajuannya sampai ke masa kini dapat 
membantu analisis dalam penelitian 
evolusi dan migrasi manusia, bahkan 
spesimen-spesimen paleontologis, 
biologis-arkeologis, museum, medis dan 
forensik (Hermann & Hummel 1994; 
Hummel & Hermann 1994; Epplen 
1994). Variasi dalam urutan DNA-nya 
menyumbangkan akurasi yang sangat 
tinggi karena tidak mampu diamati oleh 
penanda genetik lain, apalagi sebagian 
besar variasi di tingkat nukleotidanya 
acapkali tidak mampu diamati pada 
tingkat fenotipenya. Keunggulan 
penanda berbasis DNA ini dibandingkan 
penanda morfologis dan biokimiawi 
adalah bersifat diwariskan, relatif mudah 
diuji dan relatif tidak terpengaruh 
lingkungan. Keuntungannya adalah 
penelitian pada tingkat genotipenya 
dapat langsung diujikan daripada 
fenotipenya, bagian DNA yang berbeda 
itu dapat berevolusi dengan kecepatan 
yang berbeda sehingga bagian yang 
tepat dapat dipilih  untuk penelitian dan 
analisis selanjutnya, dan dapat dipakai 
untuk memperjelas filogeni, paternitas 
dan genealogis atas spesimen atau 
temuan sisa-sisa biologis. 
Penelitian ini bertujuan untuk 
mendeskripsikan variasi genetik populasi 
Gilimanuk masa prasejarah (Neolitik). 
Keuntungan yang signifikan dalam 
analisis molekuler sisa-sisa manusia 
prasejarah ini adalah bahwa data 
genealogis yang dihasilkan terkait 
langsung dengan kondisi saat itu. Dalam 
hal ini diharapkan bahwa penghunian di 
Gilimanuk dapat memberikan informasi 
variasi genetik manusia pada masa itu. 
 
BAHAN DAN METODE 
 
Penelitian ini bersifat pendahuluan, 
sebagai usaha untuk mendeteksi variasi 
genetik populasi bermaterikan ancient 
human bones. Oleh sebab itu, 
sementara ini kami hanya mencobakan 
terhadap dua loci untuk melihat 
kemungkinan penelitian lebih lanjut. 
Penelitian ini telah dilakukan di 
Laboratory of Human Genetic, Institute of 
Tropical Disease (ITD) Universitas 
Airlangga. Bahan penelitian adalah 
serpihan-serpihan rangka prasejarah 
individu-individu Gilimanuk, Bali.  
Gilimanuk adalah situs kubur dan 
penghunian dari Zaman Paleometalik 
dengan antikuitas 1500-2000 tahun yang 
berada di pantai barat Bali, Kelurahan 
Gilimanuk, Kecamatan Melaya, 
Kabupaten Jembrana (Jacob 1967a, 
1967b, 1974; Soejono 1995; Yuliati 
1995, 1997). Hasil pertanggalan C14  
terhadap tulang-tulang manusianya telah 
ditemukan umur 1486-2466 tahun, 
sedangkan terhadap arangnya telah 
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ditemukan umur 1805-1990 tahun (Azis 
et al. 1994). Letak situs berada pada 
bagian selatan dari Teluk Gilimanuk, 
dengan posisi koordinat 114° 26' 57" – 
114° 29' 10"  Bujur Timur dan 8° 9' 3" –  
8° 12' 59" Lintang Selatan, serta 
merupakan semenanjung kecil yang 
diapit Teluk Prapat Agung (Azis 1996). 
Situs ini juga berbentang alam satuan 
morfologis daratan pantai dengan 
stratigrafi satuan batu gamping, 
batupasir gampingan, endapan teras 
pantai I – II, dan pasir berlumpur yang 
meliputi luas 2 km2 (Yuliati 1995, 1997; 
Azis 1996). Sisa-sisa rangka 
manusianya ditemukan pada satuan 
endapan aluvial teras pantai yang 
tersebar di sebelah timur Teluk 
Gilimanuk, di mana mengikuti garis 
pantai secara lateral dan membentuk 
undak-undak secara vertikal (Azis 1995, 
1996).  
 
 
 
Penelitian dari tahun 1964 sampai 
kini telah dibuka 37 kotak ekskavasi, dan 
terkumpul 123 individu rangka manusia 
dari usia bayi sampai dewasa; serta 
dengan bekal kubur berupa beberapa 
gerabah, manik-manik, benda logam, 
cangkang kerang dan sisa binatang (Azis 
1995; Yuliati 1995, 1997). Beberapa 
posisi penguburan telah ditemukan di 
sini, meliputi posisi terlentang tanpa 
wadah, posisi fleksi, dan penguburan 
dalam tempayan; di mana beberapa 
diantaranya terdiri dari dua tempayan 
yang disusun menangkup mulut dengan 
mulut (Soejono 1977a, 1977b, 1979). 
Sebagian kecil temuan telah didapatkan 
dari penguburan primer tanpa wadah, 
sedangkan yang lain dari penguburan 
sekunder dalam tempayan, serta 
gabungan dari penguburan primer dan 
sekunder (Azis 1995; Yuliati, 1995, 1997
 
 
Gambar 1. Situs Gilimanuk dan situs-situs di bagian timurnya dalam deretan pulau-pulau busur luar Indonesia 
 
 
Gambar 2. Beberapa temuan sisa-sisa biologis manusia di situs Gilimanuk: A. R II, B. R  VIIIA  dan  C. R CXIX 
A B C 
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Analisis DNA kuno (ancient DNA, aDNA) 
telah menjadi modus penelitian yang 
semakin populer dalam arkeologi dan 
evolusi manusia (Pusch et al. 2003; 
Keyser-Tracqui & Ludes 2005; Mulligan 
2006; Rizzi et al. 2012). Pendekatan ini 
kadangkala rumit oleh sifat terdegradasi 
dari asam nukleat kuno, kehadiran 
inhibitor enzim dalam ekstrak aDNA dan 
risiko kontaminasi selama penggalian 
atau manipulasi sampel. Meskipun 
kesulitan-kesulitan itu seringkali 
mengiringi, namun berbagai metode 
telah dikembangkan para ilmuwan 
beragam disiplin, khususnya minat 
genetika kuno, untuk mengoptimalkan 
pemulihan, kajian dan otentikasi aDNA-
nya. Seperti juga Witas (2001) dan Kemp 
et al. (2007) yang telah mengisyaratkan 
bahwa penelitian DNA terekstraksi dari 
spesimen arkeologis merupakan jalan 
baru bagi penelitian yang menarik yang 
dapat memberikan bukti yang unik untuk 
menangani pertanyaan-pertanyaan 
arkeologis. Di sini penelitian seperti ini 
dapat memberikan gambaran tentang 
studi kasus terkenal dalam sejarah 
penelitian arkeologis, yang 
menggunakan data genetika yang 
diambil dari spesimen arkeologis untuk 
membuat interpretasi tentang masa lalu. 
Yang juga menarik adalah variasi dalam 
urutan DNA, terutama manusia, karena 
kesimpulan yang dapat ditarik dari 
penelitian dengan metodologi itu dapat 
menjelaskan lebih luas bagaimana 
perjalanan evolusi, migrasi dan 
demografi kita. Selain itu penelitian ini 
juga dapat menjelaskan bagaimana DNA 
kuno berbeda dari DNA modern dan, 
dengan demikian, mengapa hanya 
beberapa penanda genomik tertentu 
biasanya ditargetkan dan mengapa 
protokol telah dikembangkan secara 
eksplisit untuk penelitian 
laboratoriumnya. Kami menghadirkan 
prosedur yang digunakan dalam 
laboratorium kami, seperti telah 
disarankan oleh Yang & Watt (2005), 
untuk mengekstrak dan memperkuat 
segmen DNA informatif dari sampel 
manusia prasejarah atau protohistoris, 
serta mungkin dapat menyumbangkan 
tindakan pencegahan dan penerapan 
strategi untuk menghindari atau 
setidaknya mendeteksi jika terjadi 
kontaminasi pada koleksi bahan 
penelitian dari lapangan.  
Penelitian ini telah menerapkan 
metode loci STR (short tandem repeat) 
polimorfik. Metode ini adalah suatu cara 
mengamati penanda-penanda genetik 
berbasis-PCR (the polymerase chain 
reaction) yang paling informatif  terhadap 
upaya untuk individuasi material-material 
biologis (Edwards et al. 1991; Edwards 
et al. 1992; Budowle et al. 1995; Lins et 
al. 1998; Moretti et al. 1998; Bosch et al. 
1999; Budowle et al. 1999; Biondo et al. 
2001; Vecchio et al. 2004; Souiden et al. 
2009). Budowle et al. (2001) 
menegaskan bahwa kita dapat 
memanfaatkan potensi penuh dari locus 
STR itu untuk memilih dan menetapkan 
lokus intinya untuk indeks DNA dan 
CODIS (yakni, Combined DNA Index 
System). Tiga belas loci CODIS STR 
resultan adalah CSF1PO, D3S1358, 
D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, 
D16S539, D18S51, D21S11, FGA, 
TH01, TPOX, dan VWA . Salah satu 
hasil utama dari upaya ini adalah 
memberikan landasan yang kokoh untuk 
memperkirakan frekuensi profilnya (Sun 
et al. 2003).  
 Betapa akuratnya metode itu, 
yang merupakan pengembangan dari 
ilmu dan teknologi genetika, seyogyanya 
penelitian ancient human DNA acapkali 
memperhatikan lingkungannya, karena 
lingkungan berandil memberikan analisis 
lebih luas dan dalam atas hasil penelitian 
laboratoriumnya yang sekedar berupa 
data penanda-penanda genetik itu. Oleh 
karena itu, sejak beberapa dekade yang 
lalu, Cavalli-Sforza et al. (1988) telah 
mengingatkan bahwa untuk 
merekonstruksinya hendaklah bersama 
data arkeologis dan linguistiknya. Secara 
garis besar, menurut mereka, 
bahwasannya jarak-jarak genetis di 
antara  hampir semua kluster populasi 
dunia adalah proporsional terhadap 
waktu-waktu separasi arkeologisnya; 
sedangkan keluarga linguistiknya 
menunjukkan paralelisme yang cukup 
nyata di antara evolusi genetik dan 
linguistiknya. 
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PERLAKUAN SAMPLE 
 
Terlebih dulu masing-masing 
serpihan tulangnya dibuat bubukan 
dengan menggunakan mortar. Bubukan 
± 1 gram ini dimasukkan ke dalam 
eppendorf  tube, dan didekalsifikasi 
dengan 40 ml larutan EDTA 0,5 M pH 
7,5; serta di-vortex secukupnya; berikut 
harus disonikasi selama 15 menit dan di-
sentrifuse dengan kecepatan 2000 rpm 
selama  15 menit.  
Pelet tulang  yang sudah dicuci 
yang berasal dari ± 1 gram bubukan  
tulang tersebut yang telah didekalsifikasi 
sebelumnya, dicampur dengan 1 ml 
DNAZol, dengan cara di-vortex, dan 
kemudian diinkubasi selama 5 menit 
pada suhu kamar. Berikutnya dilakukan 
sentrifuse 10.000 rpm selama 10 menit 
pada suhu 4ºC. Kemudian supernatant  
diambil dan dimasukkan ke dalam 
tabung baru. Di sini harus ditambahkan 
0,5 ml absolute ethanol (100%), dan 
dibolak-balik, serta diinkubasi selama 1-3 
menit. Sekali lagi dilakukan sentrifuse 
4.000 rpm selama 1-2 menit pada suhu 
4ºC, kemudian supernatant -nya dibuang 
secara hati-hati, agar DNA-nya tidak ikut 
terbuang. 
Dilakukan pencucian pelet dengan 
ethanol 75%  0,8-1 ml; dan setiap kali 
dicuci dengan ethanol 75%, maka harus 
dibolak-balik selama 3-6 kali, yang 
selanjutnya di-sentrifuse 4000 rpm 
selama 1-2 menit. Beriktutnya tabung ini 
diletakkan dengan posisi tegak selama 
0,5-1 menit; dan di mana setelah itu 
ethanol 75% dibuang dengan cara 
pippeting atau decanting. Pencucian 
dengan ethanol 75% ini harus dilakukan 
dua kali. Pelet ini dikeringkan dengan 
cara membiarkan tabung terbuka selama 
5-15 detik sesudah ethanol 75% 
dibuang. Selanjutnya pada pelet ini 
ditambah dengan larutan NaOH 8mM 
sebanyak 0,2-0,3 ml sebagai pelarut 
DNA-nya, dan di-vortex; kemudian di-
spindown dan disimpan pada suhu -20 
ºC. 
Primer: Terdiri dari Primer A (Primer 1/Up Steam) dan Primer B (Primer 2/Down steam). 
 THO1: 
 Forward : 5’-CTGGGCACGTGAGGGCAGCGTCT-3’ 
 Reverse : 5’-TGCCGGAAGTCCATCCTCACAGTC-3’ 
 TPOX: 
 Forward : 5’-ACTGGCACAGAACAGGCATCTAGG-3’ 
 Reverse : 5’-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGT-3’ 
 
 
Gambar 3. Hasil band/pita sampel yang menunjukkan kekerapan yang tidak sama 
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HASIL DAN DISKUSI 
 
Deskripsi hasil elektroforesis 
(electrophoresis)  menunjukkan sebagian 
besar sampel yang diperiksa genotipnya 
pada loci THO1 dan TPOX adalah 
homozigot. Semua sampel Gilimanuk 
masa prsejarah (sekitar Neolitik) ini 
menunjukkan band/pita dengan allele 
yang berbeda-beda. Bukti ini 
menegaskan bahwa mereka mempunyai 
afinitas atau kekerabatan genetik yang 
tidak sama, atau gen mereka berasal 
dari beberapa populasi. Sekalipun hanya 
dua lokus yang diperiksa, hasil ini dapat 
diarahkan pada pola admixture sebagai 
dampak dari migrasi. Dengan demikian, 
pemeriksaan dan analisis molekuler 
berikutnya akan memberi harapan lebih 
banyak mengenai pola migrasi yang 
tercermin dalam variasi genetiknya. 
Secara geografis, Pulau Bali 
merupakan bagian dari gugusan pulau-
pulau yang menghubungkan pulau-pulau 
di bagian timur dan bagian barat 
Indonesia. Dari aspek Garis Wallace 
(Wallace’s Line), Pulau Bali bisa jadi 
merupakan batu loncatan migrasi dari 
utara. Dengan demikian sangat 
dimungkinkan bahwa Pulau Bali dilalui 
jalur-jalur migrasi sehingga telah terjadi 
admixture pada populasi Pulau Bali 
masa itu. Sebagai konsekuensi dari hal 
ini adalah telah terjadi peristiwa 
heterogenitas, atau dengan kata lain, 
ada variasi genetik populasi Bali. 
Seberapa tinggi variasi tersebut belum 
dapat dipastikan di dalam penelitian ini 
karena penelitiannya masih bersifat 
pendahuluan dengan jumlah locus yang 
masih terbatas.  
Berdasarkan penelitian Y-
chromosome penduduk Pulau Bali saat 
ini, Karafet et al. (2005) menyimpulkan 
bahwa penduduk Pulau Bali (“asli”) saat 
ini adalah hasil percampuran dari 
berbagai elemen. Pengaruh paling awal 
terhadap paternal gene pool di Bali saat 
itu berasal dari pre-Neolithic hunter-
gatherer. Gelombang migrasi masa 
Neolitik ini bersifat jamak, bukan single 
migration, dan melalui beberapa rute. 
Pengaruh berikutnya adalah ekspansi 
Mongoloid (Austronesian farmer). 
Pengaruh yang terakhir berasal dari 
masa sejarah yaitu ketika kontak antara 
India mulai intensif. Hal ini dapat 
diketahui dari banyaknya serapan 
kebudayaan India termasuk Hindu yang 
bertahan hingga sekarang. Kontak 
dagang, persebaran agama dan 
kolonisasi Belanda juga berperan 
penting pada paternal gene pool di Bali. 
Hasil penelitian Karafet et al. (2005) ini 
memperkuat penelitian sebelumnya oleh 
Handoko et al. (2001) berdasar variasi 
mtDNA pada populasi Indonesia. Hasil 
penelitian itu menunjukkan bahwa variasi 
genetik populasi Indonesia berasal dari 
berbagai populasi sekitar masa lalu itu. 
Shepard et al. (2005) telah meneliti 15 
loci STR atas 338 unrelated individuals  
dari penduduk Ami dan Atayal di Taiwan, 
Bali dan Jawa di Indonesia, dan Samoa. 
Penelitian mereka menegaskan bahwa 
selalu ada derajat variasi genetis di 
antara sumber gen utama 
Australomelanesoid dan Mongoloid di 
antara mereka, yang berarti selalu ada  
saling pengaruh atau cetak biru di antara 
mereka, yang dipengaruhi oleh berbagai 
intensitas proses migrasi dan kontak 
kultural. Bahkan hasil penelitian mtDNA 
berikutnya oleh Lie et al. (2007) makin 
memperkokoh temuan-temuan tersebut. 
Xu et al. (2012) telah melakukan 
penelitian molekuler terkait dengan 
dugaan adanya korespondensi antara 
populasi Asia dan Papua yang 
dipengaruhi oleh ekspansi Austronesia 
ke wilayah Asia Timur. Hasil penelitian 
ini menunjukkan bahwa co-existence di 
antara Asia dan Papua terjadi di sekitar 
Indonesia bagian timur. Melton et al. 
(1995), Lum et al. (1998) dan Mona et al. 
(2009) telah mengisyaratkan peristiwa ini 
berdasarkan hasil penelitian terhadap 
hubungan-hubungan mtDNA di antara 
populasi Asia dan Pasifik. Bahkan Mona 
et al. (2009) menambahkan 
argumentasinya dengan yakin tentang 
sejarah percampuran genetik  populasi-
populasi Indonesia Timur di kepulauan 
kawasan  Nusa Tenggara Timur dan 
Timor Leste; dan ini makin memberi 
terang bukti penelitian ini. Mereka telah 
menegaskan bahwa kawasan ini 
merupakan genetic melting pot  antara 
populasi Austronesia (Mongoloid) dan 
Melanesia (Australomelanesoid). 
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Kawasan ini sebelumnya telah dihuni 
populasi non-Austronesia, yang 
kemudian lambat-laun bercampur 
dengan populasi Austronesia. Dalam hal 
apapun, komponen-komponen genetik 
mereka telah muncul dalam semua 
kelompok populasi kawasan ini tanpa 
memandang bahasa mereka saat ini. Di 
sini mereka telah menunjukkan sejarah 
panjang percampuran genetik di Nusa 
Tenggara Timur dan Timor Leste beserta 
kawasan sekitarnya . Hal ini memberi 
peluang bahwa pengaruh tersebut juga 
ada hingga di Bali, mengingat bahwa 
Pulau Bali adalah salah satu mata rantai 
jalur migrasi dalam gugusan pulau busur 
luar Indonesia menuju wilayah timur 
Indonesia dan Pasifik (Jacob 1967a, 
1967b, 1994, 2006a; Sukadana 1970, 
1979, 1981, 1984; Glinka 1981, 1983; 
Suprijo 1982, 1985; Merriwether 1999; 
Kayser et al. 2001; Underhill et al. 2001; 
Bird et al. 2004; Cox 2005; Kayser et al. 
2006; Suriyanto et al. 2006; Hill et al. 
2007; Suriyanto 2007; Kayser et al. 
2008; Kayser et al. 2008; Cox et al. 
2010; McEvoy  et al. 2010; Koesbardiati 
et al. 2012; Suriyanto & Koesbardiati 
2012, Suriyanto et al. 2012). Bahkan 
Jinam et al. (2012) memperkirakaan 
antikuitas migrasinya, berdasarkan 
model migrasi genetika populasi dari 
Asia ke gugusan pulau busur luar 
Indonesia menuju wilayah-wilayah 
timurnya itu, telah berlangsung sekitar 
30.000-10.000 tahun sebelum Tarikh 
Masehi. 
Lansing et al. (2011) telah 
menunjukkan hubungan kebudayaan 
dan genetika dalam peristiwa ekspansi 
Austronesia ke Asia Tenggara 
Kepulauan. Mereka meneguhkan bahwa 
distribusi genetik NRY (kromosom Y) 
dan  mtDNA (mitochondrial DNA) 
menunjukkan adanya korelasi, bahwa 
pengaruh migrasi dan perkawinan dapat 
menghasilkan perubahan bahasa yang 
bersifat seismik dan pergeseran genetik. 
Mereka menunjukkan tengaranya bahwa 
diskontinuitas bahasa dan genetik ini 
telah terjadi di sekitar kawasan Bali 
sampai Flores. Mereka sebenarnya juga 
berkolaborasi atas penelitian 
sebelumnya, baik di dalam Cox et al. 
(2007) maupun Kayser et al. (2008), 
yang secara garis besar menunjukkan 
bahwa  sebagian besar mtDNA di dalam 
populasi Polinesia  berasal dari Asia; dan 
sebagian besar kromosom Y yang 
mencapai 94% di dalam populasi 
Melanesia berasal dari Polinesia, 
sedangkan mtDNA-nya berasal dari Asia 
Timur; dan 66% kromosom Y di dalam 
populasi Polinesia berasal dari 
Melanesia. Di sini jadi makin menarik 
dengan memperhatikan apa yang telah 
diungkapkan oleh Laland et al. (2010), 
bahwa  perkembangan manusia telah 
dibentuk oleh interaksi gen dan 
kebudayaan. Oleh karena itu, 
kebudayaan berperan dalam proses itu 
karena kebudayaan memungkinkan 
mereka beradaptasi relatif tepat terhadap 
perubahan-perubahan lingkungan 
dengan cara imitasi, yakni meniru 
kebudayaan populasi lain yang sudah 
lebih dulu mempratekkan dan berhasil 
mengatasi tantangan lingkungannya. 
Kebudayaan ini dalam tahap tertentu 
dapat memberikan pengaruh terhadap 
laju frekuensi suatu allele dalam 
menaggapi seleksi alam atas 
lingkungannya tersebut. Mona et al. 
(2007) telah membuktikan asumsi itu 
sebelumnya atas keanekaragaman 
variasi genetik penduduk kawasan 
Kepala Burung, Papua Barat, bahwa 
sebenarnya sejarah kromosom Y-nya 
merupakan sejarah lokal dengan 
beberapa kontribusi eksternal 
(Austronesia) yang telah dipengaruhi 
oleh berbagai hambatan karena proses 
migrasi dan kultural. Pengaruh tersebut 
dapat mempercepat atau memperlambat 
suatu frekuensi allele tertentu. 
Perkembangan lebih jauh, menurut 
Henrich & Henrich (2011), populasi 
tersebut akan cenderung berbagi gen 
yang sama kepada para anggota 
populasi dalam satu genealogisnya. 
Wajarlah jika populasi Bali pada sekitar 
masa Neolitik mengalami diskontinuitas  
genetik, yang berarti ada variasi genetik 
di dalamnya. Untuk memperlihatkan 
kesinambungan ke populasi Bali masa 
kini, kami menghadirkan bukti dari 
penelitian Junitha & Sudirga (2007), di 
mana mereka telah melakukan penelitian 
variasi DNA mikrosatelit kromosom Y 
pada populasi Bali Mula, Terunyan, guna 
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mencari jejak asal-usul mereka. Perlu 
diketahui, masih kuatnya anggapan 
sampai sejauh ini, bahwa Orang 
Terunyan masih dianggap sebagai 
“Orang Bali Asli” (Danandjaja 1985, 
1989; Wikarman 1994). Mereka 
menyimpulkan penelitiannya:  
“Hasil penelitian ini menunjukkan 
bahwa masyarakat Terunyan tidak 
berasal dari satu leluhur tetapi 
diturunkan oleh banyak leluhur 
atau banyak sumber gen” (Junitha 
& Sudirga 2007, 36). 
 
PENUTUP 
 
Secara geografis, Pulau Bali 
terletak pada posisi penting yang 
menghubungkan wilayah timur dan 
wilayah barat Indonesia; bahkan juga 
menghubungkan wilayah selatan dan 
utara Indonesia. Dengan demikian, 
sangat dimungkinkan bahwa Pulau Bali 
adalah lokasi persimpangan jalur migrasi 
di masa lalu. Saat ini Pulau Bali lebih 
memberi peluang besar terjadinya 
percampuran antar-populasi atau -
budaya terkait dengan infrastruktur 
pariwisata maupun daya tarik lainnya. 
Penelitian-penelitian bioarkeologis 
menunjukkan adanya kontinuitas 
modifikasi gigi pada masyarakat Bali 
yang masih terpelihara hingga sekarang.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Hal ini mengindikasikan bahwa ada 
pengaruh akulturasi budaya/tradisi yang 
berawal pada masa lalu. Dimungkinkan 
pula terjadi percampuran antar penduduk 
melalui hibridisasi dari penduduk asal 
dengan pendatang (migrant population) 
yang telah terjadi secara intensif 
sehingga mempengaruhi varasi genetik 
populasi Bali. Dari sudut pandang 
tersebut maka dapat dipastikan bahwa 
Pulau Bali sudah bervariasi secara 
genetik sejak dulu. 
Dari berbagai hasil penelitian 
berbasis genetik menunjukkan bahwa 
pengaruh variasi genetik populasi Bali 
telah berawal sejak masa Neolitik. 
Sampel penelitian ini, dan dituliskan 
sebagai hasil prelimanary study, berasal 
dari masa Neolitik hingga awal 
Paleometalik sehingga hasil 
penelitiannya dapat langsung mewakili 
variasi genetik masa Neolitik dan 
Paleometalik itu. Prelimanary study ini 
sekaligus sebagai referensi untuk 
melakukan penelitian lanjutan yang tentu 
akan lebih detail dan terarah dengan 
teknik-teknik yang mendukung dan 
sesuai.
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